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 Кожа представляет собой сложный и полифункцио-
нальный орган, в котором существуют не только меж-
клеточные взаимодействия, но и сложные кооперации 
между клетками и микроорганизмами, находящимися 
на ее поверхности.
Микроорганизмы на  коже были всегда в  фокусе 
внимания специалистов в области дерматологии. Де-
тально изучался их состав, особенности колонизации, 
влияние на физиологические функции кожи и разви-
тие различных дерматозов [1]. При этом исследова-
тели ориентировались на  стандартные микробиоло-
гические методики, включающие посев на различные 
питательные среды и микроскопию.
благодаря недавним достижениям в области гене-
тических исследований современная дерматология 
обогатилась новыми высокоинформативными мето-
диками, позволяющими детально проанализировать 
многообразие бактерий, грибов и  вирусов, обитаю-
щих на коже и ее придатках. Обнаружена четкая вза-
имосвязь между микроорганизмами и факторами, обу-
словливающими врожденный и адаптивный иммунный 
ответ в коже в норме и при патологии [2]. Эти сведения 
существенно расширили представления специалистов 
о патогенезе таких заболеваний, как атопический дер-
матит, акне и другие воспалительные дерматозы.
В настоящем обзоре последовательно изложены 
современные представления о совокупности микро-
организмов кожи, их разнообразии, взаимодействии 
с  представителями иммунной системы в  нормаль-
ной коже, а также при различных состояниях и за-
болеваниях.
Исторический аспект и терминология
Впервые микроорганизмы на поверхности кожи на-
блюдал нидерландский натуралист, конструктор ми-
кроскопов, член Лондонского королевского общества 
Антони ван Левенгук (Antoni van Leeuwenhoek, Thonius 
Philips van Leeuwenhoek, 1632—1723). Именно он бла-
годаря использованию изобретенного им микроскопа 
описал простейших, эритроциты, эпидермис кожи, 
сперматозоиды. В 1683 г. им были охарактеризованы 
бактерии с поверхности кожного покрова, названые 
animacules [3]. Микробиоту человека в дерматологии 
стали подробно изучать начиная с 50-х годов прошло-
го столетия после модификации A. Kligman ряда куль-
туральных методик [4].
В  2000  г.  Джошуа Ледерберг (Joshua Lederberg, 
1925—2008), лауреат Нобелевской премии, пред-
ложил термин «микробиом человека», объединяю-
щий микроорганизмы во всем теле [5]. К настоящему 
времени известно, что количество микробных клеток 
превышает количество собственных клеток человека 
в 10 раз, а количество генов обитающих у человека 
микроорганизмов превышает количество генов чело-
века в 100 раз [6]. В основном современные исследо-
вания касаются бактерий и в меньшей степени — гри-
бов и вирусов. Ряд авторов стали использовать тер-
мин «виром», объединяющий генетическое многооб-
разие вирусов в том или ином органе [7].
При описании микроорганизмов специалисты в на-
стоящее время оперируют понятиями «микробиота» 
и  «микробиом». Современному дерматологу важно 
понимать некоторые терминологические аспекты. Так, 
под термином «микробиота» понимают исторически 
сложившееся многообразие микроорганизмов (бакте-
рий, грибов, вирусов) во всем макроорганизме, вклю-
чая кожу, слизистые оболочки полостей рта, носа, 
дыхательных путей и др. [8]. В то же время существу-
ющий термин «микробиом» обозначает совокупность 
микроорганизмов, объединенных одним органом или 
анатомической зоной. Таким образом, говоря о  ми-
кробиоте кожи и  ее придатков, используют понятие 
микробиом, подразумевая комплекс микроорганиз-
мов, участвующих в  сложном диалоге между кожей 
и внешней средой.
Существует большое количество исследований, 
посвященных состоянию микробиома толстой кишки 
и его влиянию на развитие патологических изменений 
не только в желудочно-кишечном тракте, но и в эн-
докринной, нервной, сердечно-сосудистой и  других 
системах [9]. Следует подчеркнуть, что основу по-
добных современных работ составили исследования 
еще одного нобелевского лауреата, И. И. Мечникова, 
продемонстрировавшего еще в начале XX века роль 
болгарской молочнокислой палочки в профилактике 
старения организма [10]. Работы последних десяти-
летий показали роль микробных сообществ кишеч-
ника в препятствии развития острых и хронических 
инфекционных заболеваний кожи, а также в темпах 
выздоровления и появления возрастных изменений 
кожи [11, 12].
В ряде современных работ показана также взаи-
мосвязь состава микробиома слизистой оболочки ро-
товой полости с развитием кариеса, что является важ-
ным для стоматологии [13]. Микробиом кожи стали из-
учать не так давно, однако дерматология существенно 
обогатилась новыми и перспективными данными.
Особенности изучения микробиома
До недавнего времени с целью изучения микроор-
ганизмов кожи использовали культуральный метод, 
дающий до 10% погрешностей из-за сложностей вы-
деления одновременно всех микроорганизмов [1].
Современные технологии метагеномного анали-
за позволяют идентифицировать специфическую 
для каждого микроорганизма (некультивированного 
и  культивированного) последовательность ДНК или 
РНК (16S-рибосомальная РНК). В зависимости от спо-
соба забора материала для генетического исследова-
ния существует возможность получить информацию 
о микробном составе не только с поверхности кожи, 
но и с более глубоких слоев. Используют различные 
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способы: смыв, соскоб и/или страйпинг при помощи 
адгезивной ленты (D-squame), а  также пункционную 
биопсию. Техника смыва дает возможность собрать 
всю резидентную микрофлору, но  только с  поверх-
ности рогового слоя. Соскоб и выделение материала 
с  помощью адгезивной ленты позволяют получить 
материал из  рогового и  зернистого слоев, а  также 
верхних частей волосяных фолликулов. С помощью 
инвазивной методики пункционной биопсии возможно 
изучение микробных агентов и в глубоких слоях эпи-
дермиса, и в дерме, и внутри сальных желез [14—16].
Микробиом и нормальная кожа
благодаря усилиям ученых в  области микробио-
логии и дерматологии и на основании данных генети-
ческих исследований удалось описать на коже основ-
ные таксономические ранги микроорганизмов, или 
филы (phyla). Внутри филов выделены также роды 
(genera) и виды (species). В 2008 г. E. Grice и соавт. 
детально охарактеризовали разнообразие микро-
биома кожи здорового взрослого человека. Обнару-
жено 19 основных филов, а  преобладающими были 
Actinobacteria (52%), Firmicutes (24%), Proteobacteria 
(17%) и Bacteroidetes (7%) [17]. Разнообразие состава 
микрофлоры кожи и ее вариабельность подтвержде-
ны также в исследовании E. Grice и соавт. (2009). Ав-
торам удалось выявить с помощью рРНК 16S фило-
типирования из  образцов с  20 различных участков 
кожи от 10 здоровых добровольцев 19 филов и 205 
родов [18].
К  настоящему моменту выявлено, что преоб-
ладающими бактериями на  коже человека являют-
ся таковые, относящиеся к  родам Staphylococcus, 
Propionibacterium и  Corynebacterium, а  в  меньшей 
степени присутствуют Micrococcus, Streptococcus, 
Brevibacterium, Acinetobacterium и  Pseudomonas [2]. 
При этом удалось выявить топографическое разно-
образие микроорганизмов. Выяснили, что разновид-
ности Propionibacterium и Staphylococcus доминируют 
на участках кожи, характеризующихся большей про-
дукцией кожного сала (складки крыльев носа, на-
ружный слуховой проход, кожа затылка). На  более 
влажных участках, таких как области подмышечных 
впадин, пупка, стопы, межпальцевые переходные 
и паховые складки, преобладали разновидности рода 
Corynebacterium, там же выявлены и представители 
рода Staphylococcus. На участках сухой кожи, таких 
как ладони, предплечья, ягодицы, документирована 
смешанная популяция бактерий, включающая в ос-
новном роды Staphylococcus, Propionibacterium, Micro-
coccus, Corynebacterium, Enhydrobacter и Streptococ-
cus [16, 18].
Дополнительные исследования продемонстрирова-
ли, что физиологически сопоставимые места у разных 
субъектов населены подобными микробными сообще-
ствами, например влажные подмышечные впадины 
и подколенные ямки имеют схожий микробный состав. 
В то же время микроорганизмы, пересаженные из од-
ной среды обитания в другую, например с поверхности 
языка на кожу лба, не способны колонизировать но-
вую территорию или изменить существующее в этой 
области микробное сообщество [18].
В мировой литературе накоплены сведения о за-
висимости состава микробиома от пола и возраста, 
особенностей климата и  географического располо-
жения, питания, профессии, стиля жизни и особен-
ностей личной гигиены. Показано, что количество 
микроорганизмов на коже у здорового человека по-
стоянно меняется и зависит от сезона, достигая мак-
симума зимой и минимальных значений — летом [1, 
19, 20]. Изучен даже состав микрофлоры спортивно-
го инвентаря, предметов бытового обихода и др. [21]. 
В судебной медицине описана методика метагеном-
ного анализа микробиоты поверхности мобильных 
телефонов, результаты которого могут быть дока-
зательством принадлежности мобильного телефона 
конкретному лицу [22]. 
В целом микробиом здоровой кожи подразделяют 
в настоящее время на две группы, причем эти микро-
организмы не являются патогенными в здоровой коже: 
  резидентные микробы, или так называемая стерж-
невая микробиота (the core microbiota), — в боль-
шей или меньшей степени постоянная популяция 
микроорганизмов, которая способна самостоятель-
но пополняться после любых повреждений кожи. 
Именно эти микробы считают комменсалами; 
  переходные микробы, или «туристы» (the tourists), — 
не колонизируют кожу постоянно, попадают из окру-
жающей среды. Могут находиться на  коже от  не-
скольких часов до нескольких дней [1, 23].
Важно отметить, что до  настоящего времени ис-
следования микробиоты были сфокусированы в  ос-
новном на бактериях. Однако представляется важным 
изучение роли и других микроорганизмов, населяю-
щих кожу. Метагеномные методики способны иден-
тифицировать грибы, например, рода Malassezia, ко-
лонизирующие большинство частей тела, а в особен-
ности — волосистую часть головы. Обнаружено, что 
у  здоровых лиц распределение Malassezia на  коже 
зависит от  пола и  времени года [24]. Представляют 
интерес недавние исследования грибковой микробио-
ты у астронавтов, пребывавших в  течение полугода 
на космической станции. Авторы выявили нарастание 
колонизации Malassezia в  образцах, взятых с  кожи 
щеки и  груди, преобладание M. restricta, M. globosa 
и  M. sympodialis, а  также изменение соотношения 
указанных грибов. В условиях биологически изолиро-
ванного пространства зарегистрирована также перси-
стенция нового необычного гриба — дрожжеподобно-
го аскомицета Cyberlindnera jadinii [25]. Известно так-
же, что менее изучены к настоящему времени клещи 
рода Demodex и вирусы [6, 26].
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Таким образом, новые генетические исследова-
ния микроорганизмов позволяют идентифицировать, 
охарактеризовать и оценить истинное многообразие 
каждой бактериальной операционной таксономиче-
ской единицы (bacterial operational taxonomic unit, OTu) 
в конкретном клиническом образце [1, 26, 27]. С помо-
щью указанной технологии возможно с успехом сопо-
ставить бактериальный ландшафт с различных участ-
ков непораженной и  пораженной кожи, оценить его 
динамику на фоне проводимого лечения. Вместе с тем 
эти методы не позволяют дифференцировать матери-
ал от живых и мертвых микроорганизмов, а также все-
цело оценить взаимоотношения между микробными 
клетками и клетками хозяина [16, 17, 28].
Роль микробиома кожи
Микрофлора кожи играет важную роль в поддер-
жании гомеостаза и в состоянии местного иммуните-
та. Представляют большой интерес онтогенетические 
данные по  формированию микробиома кожи после 
рождения и на протяжении жизни. Известно, что кожа 
плода стерильна. Вскоре после рождения кожа ребен-
ка быстро колонизируется микроорганизмами матери. 
Отмечено, что эта флора не характеризуется многооб-
разием и зависит от способа рождения. Так, при есте-
ственном рождении через родовые пути микрофлора 
кожи новорожденного будет идентична влагалищной 
микрофлоре: будут присутствовать виды Lactobacillus, 
Prevotella и/или Sneathia. Вместе с  тем при рожде-
нии путем кесарева сечения колонизация кожи ново-
рожденного будет идентична таковой кожи живота 
(Staphylococcus, Corynebacterium и  Propionibacterium 
spp.). Процесс колонизации кожи в  раннем неона-
тальном периоде необходим для развития иммунной 
толерантности к  комменсальным микробам [29, 30]. 
Именно в  это время отмечено существенное повы-
шение уровня высокоактивированных регуляторных 
Т-лимфоцитов в коже ребенка. В свою очередь, пока-
зано, что подавление данных Т-клеток приводит к ис-
чезновению толерантности новорожденного к коммен-
салам. Этот факт подтверждает, что микробиом кожи 
играет важную роль в развитии адаптивного иммунно-
го ответа. Колонизация кожи непатогенными микро-
организмами продолжается и  во  время кормления 
грудью [31]. В первые месяцы жизни микроорганизмы 
из внешней среды начинают заселять кожу, волоси-
стую часть головы, складки, выстраивая нормальные 
«взаимоотношения» с клетками хозяина. К взросло-
му возрасту устанавливается тонкий баланс между 
микробиотой и клетками кожи. Кератиноциты посто-
янно «считывают» разновидность микробиоты через 
особую систему распознавания рецепторов — pattern 
recognition receptors (РRR), к которым относят и Toll-
подобные рецепторы (TLR). Активация последних при-
водит к синтезу антимикробных пептидов, цитокинов, 
хемокинов. Так происходит активация факторов врож-
денного иммунитета [32—34]. Кроме того, специфиче-
ские компоненты микробиоты, а также их метаболиты 
вызывают селективную активацию различных субпо-
пуляций Т-лимфоцитов как в норме, так и при патоло-
гии [35].
Микробиом здоровой кожи влияет на  патоген-
ные микроорганизмы. Продемонстрировано, что 
S. epidermidis способен индуцировать продукцию ан-
тимикробных пептидов, β-дефенсинов 2 и 3, которые 
принимают участие в защите от патогенного S. aureus, 
а также опосредованную через тучные клетки проти-
вовирусную активность [36—38]. Аналогичные способ-
ности к подавлению колонизации золотистого стафи-
лококка и S. pyogenes зарегистрированы у P. acnes 
[39]. Показана также супрессивная активность эпи-
дермального стафилококка в отношении воспалитель-
ной реакции во время заживления ран и стимуляция 
дифференцировки Т-клеток [11]. С  другой стороны, 
клетки Лангерганса, подготовленные представителя-
ми микробиоты, приобретают способность к актива-
ции наивных Т-клеток и индукции Th17. Следствием 
этого процесса является синтез антимикробных пепти-
дов. Так, комменсалы, участвуя в комплексном диало-
ге совместно с системой врожденного и адаптивного 
иммунного ответа, вносят свой вклад в защиту кожи 
от патогенных микроорганизмов [40, 41].
Состояние микробиома кожи при различных 
дерматозах
Обширные сведения о  состоянии микробиома 
здоровой кожи позволили сделать заключение, что 
детализация состава микробиома в  области саль-
ных желез в  норме и  при патологии может пролить 
свет на патогенез акне, себорейного дерматита (СД) 
и розацеа. Особенности микробиома сухой кожи мо-
гут быть базисом для изучения патогенеза псориаза, 
а участков с повышенной влажностью — для изучения 
патогенеза атопического дерматита (АД) [15, 17].
Метагеномные исследования пропионобактерий 
у здоровых и больных акне позволили выявить пять 
филотипов: IA, IB, IC, II и  III. К настоящему моменту 
очевидной взаимосвязи между филотипами и  ха-
рактером течения акне не обнаружено. Вместе с тем 
только филотип IC ассоциирован с этим дерматозом, 
а филотип III отсутствовал у пациентов с акне [42]. По-
лученные данные перспективны, так как могут лечь 
в  основу создания новых препаратов, воздействую-
щих селективно на определенный филотип, что важно 
при сложившейся в настоящее время ситуации роста 
антибиотикорезистентности [43]. С  другой стороны, 
избирательное воздействие на филотип пропионобак-
терий может быть значимым у пациентов, составля-
ющих группы риска по развитию тяжелых акне. К та-
ким относят лиц с отягощенной наследственностью, 
ранней центрофациальной комедональной формой, 
ранней выраженной себореей и  другими признака-
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ми [44]. Показано также, что особенности метаболиз-
ма хозяина могут повлиять на экспрессию патогенных 
свойств возбудителя. Недавние транскриптомные ис-
следования продемонстрировали, что добавление ви-
тамина B12 к P. acnes in vitro приводит к повышенной 
продукции ими порфиринов, вовлеченых в патогенез 
воспалительной реакции [45]. Этот факт может быть 
положен в том числе в основу понимания генеза не-
которых медикаментозных угрей.
Изучение дрожжеподобных грибов рода Malassezia 
показало, что существует по  крайней мере 14 раз-
личных их видов и большинство из них может быть 
идентифицировано только с  использованием моле-
кулярно-биологических техник [23, 46]. Известно, что 
дрожжеподобные грибы Malassezia способны акти-
вировать Toll-подобные рецепторы (TLR2) в  коже, 
а в результате такой активации запускается продук-
ция антимикробных пептидов. Это является базисом 
для развития хронического воспаления при себорей-
ном дерматите. филогенетический анализ этих грибов 
у больных СД и здоровых лиц, проведенный в брази-
лии, показал, что существует три группы последова-
тельностей генов, которые не  встречаются в  ранее 
описанных филотипах Malassezia, что может указы-
вать на возможность обнаружения новых филотипов 
этого гриба в  дальнейшем. К  настоящему моменту 
не выявлено достоверных особенностей распределе-
ния филотипов Malassezia у здоровых лиц и больных 
СД. Вместе с тем у пациентов с тяжелым течением СД 
обнаружено преобладание M. globosa в очагах на ко-
же туловища по сравнению с другими локализациями, 
что позволяет думать о патогенетической роли именно 
этого вида гриба при тяжелом течении болезни [46]. 
Полученные сведения могут быть положены в основу 
создания новых средств для лечения СД. Это являет-
ся весьма актуальным в связи с последними данными 
о том, что различные виды Malassezia имеют весьма 
вариабельную чувствительность к препаратам первой 
линии, в частности к кетоконазолу [47].
что касается роли микроорганизмов в патогенезе 
розацеа, то обсуждалось участие Helicobacter pylori 
(в желудочно-кишечном тракте), Demodex folliculorum, 
Staphylococcus epidermidis, Bacillus oleronius (в коже) 
и  других микроорганизмов в  развитии этого дерма-
тоза [48—51]. К  настоящему моменту не  выявлено 
единственного и  основного микроорганизма, игра-
ющего решающую роль. Вместе с тем известно, что 
при розацеа имеет место активация врожденного им-
мунитета, принимающего участие в защите от микро-
организмов. Именно гиперэкспрессия TLR2 приводит 
к  повышенной активности антимикробных пептидов 
и калликреина-5, которые рассматривают как важные 
звенья патогенеза этого дерматоза [52]. Некоторые 
современные лекарственные препараты и  средства 
для базового ухода направлены именно на эти звенья 
[53]. более того, недавние исследования подтвердили 
ранее обсуждаемую патогенетическую роль состояния 
микрофлоры желудочно-кишечного тракта. у  боль-
ных с розацеа выявлен повышенный рост микроорга-
низмов в двенадцатиперстной, тощей и подвздошной 
кишках (small intestinal bacterial overgrowth, SIBO), а его 
подавление позитивно влияло на состояние кожи. При 
этом SIBO-негативные пациенты не отвечали адекват-
но на стандартную антибиотикотерапию розацеа [54]. 
Поэтому необходимы дальнейшие исследования со-
стояния микробиомов как кожи, так и кишечника.
Известно, что колонизация S. aureus значима 
в  патогенезе АД. Метагеномные исследования под-
твердили преобладание S. аureus и ассоциацию его 
с обострениями заболевания. Негативная роль этого 
патогенного микроорганизма связана с  его протео-
литической активностью и  способностью нарушать 
многокомпонентную систему кожного барьера, а так-
же активацию Т-клеток, стимуляцию дегрануляции 
базофилов, тучных клеток и продукции IgE [55]. Пока-
зано также, что при АД исчезает генетическое разно-
образие микробиома [56]. В случае преимуществен-
ного поражения волосистой части головы и шеи при 
обострении АД (так называемый head-neck тип) рас-
сматривают ведущую роль аллергенов Malassezia [57]. 
Многообещающими являются также данные о превен-
тивной роли пробиотиков, влияющих на состав микро-
биома кишечника, подтверждающие взаимосвязь ки-
шечной микрофлоры и состояния кожи [58].
Комменсальные микроорганизмы кожи осуществля-
ют свой эффект, влияя на активность ряда антимикроб-
ных пептидов и  опосредованно усиливая активность 
ИЛ-1. Имеются единичные данные о повышении актив-
ности кателицидина LL-37 и β-дефенсинов 2 и 3 при псо-
риазе. Считают, что указанные антимикробные пептиды 
имеют мощный провоспалительный потенциал при псо-
риазе. Полученные данные наряду с участием ИЛ-1 в па-
тогенезе псориаза указывают на необходимость даль-
нейших исследований в этом направлении [59].
В  настоящее время предпринимаются успешные 
попытки создания наружных средств, воздействую-
щих на состояние микробиома при различных дерма-
тозах. Появились средства для ухода за кожей, вклю-
чающие лизат пробиотических бактерий, населяющих 
термальные источники (Vitreoscilla filiformis, Aquaphilus 
dolomiae и др.). В частности, ученые обратили внима-
ние на Vitreoscilla filiformis — грамотрицательную про-
теобактерию, обнаруженную в термальной воде еще 
в 1951 г. Изучение ее биологических свойств показа-
ло, что в бактерии синтезируется особый тип гемогло-
бина — витреоглобин (VHb). Показана его роль в сти-
муляции клеточного роста, синтезе белка, элиминации 
оксида азота и др. [60]. Применение лизата Vitreoscilla 
filiformis у пациентов с АД показало уменьшение коло-
низации S. aureus, восстановление баланса микробио-
ма на коже и достоверное уменьшение выраженности 
симптомов АД. Зарегистрировано достоверное сни-
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жение SCORAD-индекса и выраженности зуда у па-
циентов, получавших наружное средство с  особым 
комплексом — Aqua-Posae Filiformis (термальная вода 
La Roshe Posay, обогащенная селеном + лизат бак-
терий Vitreoscilla filiformis — Липикар бальзам АП+). 
За счет нормализации микробиома кожи у таких па-
циентов отмечалось увеличение продолжительности 
периодов ремиссии [61]. Vitreoscilla filiformis включена 
также в состав еще одного комплекса — Термального 
дермабиотика (экстракт бактерий Vitreoscilla filiformis, 
культивированных в  термальной воде La Roche-
Posay, — крем Кериум DS), применяемого у пациентов 
с СД. Продемонстрирована активность данного ком-
плекса при СД: уменьшение колонизации Malassezia, 
активация продукции дефенсинов, уменьшение выра-
женности воспалительной реакции [62].
Представляют интерес также некоторые аспек-
ты изучения запаха тела, в том числе в области под-
мышечных впадин. Выявлено, что доминирующи-
ми бактериями этих зон являются Corynebacterium 
и Staphylococcus. Обнаружены некоторые гендерные 
различия в  соотношении указанных бактерий. Так, 
у лиц мужского пола, в отличие от женщин, абсолютно 
преобладают Corynebacteria. Метагеномные исследо-
вания показали ассоциацию запаха пота с преоблада-
нием генотипа AA среди коринебактерий. Сравнитель-
ные исследования у  индивидуумов, использующих 
и  не  использующих дезодоранты, продемонстриро-
вали большее генетическое разнообразие микробио-
ма у тех, кто постоянно использует дезодоранты [63]. 
Накопленные данные могут успешно использоваться 
в дальнейшем при создании новых средств личной ги-
гиены, в том числе — дезодорантов.
Перспективные исследования
Детальное изучение микробиома кожи и его взаи-
модействия с факторами врожденного и приобретен-
ного иммунного ответа может быть основой для созда-
ния новых препаратов и косметических средств. При-
мером этого могут быть данные, подтверждающие из-
менение состояния микробиома у больных сахарным 
диабетом, у  лиц, получающих лучевую, системную 
глюкокортикостероидную, иммуносупрессивную и ци-
тостатическую терапию [64]. Дальнейшая детализация 
этих сведений может быть полезна при создании про-
фильных средств для базового ухода за кожей у таких 
групп пациентов.
безусловно, будут продолжены исследования в от-
ношении использования пробиотических бактерий 
и  антимикробных пептидов для создания наружных 
препаратов. В  частности, существуют работы, пока-
зывающие эффективность in vitro cукциновой кислоты 
(succinic acid), продукта ферментации S. epidermidis, 
a также антимикробных пептидов гранулизина, индо-
лицедин-омиганана и кателицидина-BF в отношении 
P. acnes [65—67]. Аппликации пробиотика Lactobacillus 
plantarum у 29 пациентов с акне привели к снижению 
количества воспалительных и невоспалительных эле-
ментов [68].
Перспективны также исследования в косметоло-
гии, направленные на создание новых косметических 
средств. Например, известно, что сапрофитный ми-
кроорганизм S. epidermidis принимает участие в фи-
зиологических процессах в здоровой коже. Описаны 
его антиоксидантные свойства, показана способ-
ность к  синтезу супероксид-дисмутазы. В  процессе 
метаболизма эпидермальный стрептококк выделяет 
глицерин и некоторые органические кислоты, влия-
ющие на нормальную увлажненность кожи. В пилот-
ном исследовании Y. Nodake и соавт. подтверждена 
роль S. epidermidis в  увлажнении кожи. Выявлено 
существенное увеличение количества липидов рого-
вого слоя эпидермиса, снижение трансэпидермаль-
ной потери воды, а  также достижение стабильного 
слабокиcлого pH при четырехнедельном использо-
вании геля, содержащего лиофилизированный эпи-
дермальный стафилококк, полученный с кожи самого 
пациента [69].
В заключение следует еще раз подчеркнуть перс-
пективность исследований, направленных на изуче-
ние микробиома кожи как в норме, так и при пато-
логии. 
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